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人 不同 地 域 小 稳 蝗 mtDNA 部 分 序列 及 其 相互 关系 
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摘要 : 测定 了 9 个 不 同 地 理 区 域 的 小 稻 蝗 Охуа intricata (Al) 共 33 个 个 体 的 线粒体 DNA CmtDNA) 细胞 色素 b 基因 部 分 序 
列 ， 比 较 其 同 源 性 ， 计 算 核 苷 酸 组 成 ， 并 用 瘤 锥 蝗 科 的 曲 尾 似 柑 蝗 Psewdomorphacris hollisi 和 斑 腿 蝗 科 的 苹 蝗 Gesonula puncti- 
fons 作 外 群 构建 N 分 子 系统 树 。 在 获得 的 小 稳 蝗 432 bp 的 序列 中 ，A + 了 约 占 70.3%， 其 中 30 个 核 背 酸 位 点 存在 变异 《的 
占 所 测 核 背 酸 的 6.9% )， 有 5 个 位 点 引起 了 氨基 酸 的 变异 。 就 每 个 氨基 酸 密码 子 来 看 ， 第 3 位 点 的 A+T 含 量 较 高 ， 达 
90.4%. Е NAET., MELE mDNA 细胞 色素 b 序列 不 同 单 倍 型 之 间 有 一 定 的 分 歧 ， 形 成 不 同 的 篮 类 关系 ， 其 分 枝 与 地 理 
分 布 没 有 直接 的 对 应 关系 ,但 总 体 上 看 ， 这 种 簇 类 关系 基本 上 呈 平 行 分 布 ， 没 有 明显 的 地 域 性 差别 。 
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Mitochondrial DNA sequences апа relationships of Охуа intricata individuals from 





different parts of China 

КЕМ Zhu-Mei, MA En-Bo* > GUO Ya-Ping ССоПере of Life Science and Technology, Shanxi University, Taiyuan 
030006; China) 

Abstract: Mitochondrial cytochrome b sequences (432 bp? were sequenced in 33 individuals of Oxya intricata from 9 
different parts of China» homologous sequences compared» nucleotide composition calculated and the molecular phyloge- 
netic tree was constructed with the Neighbor-Joining method using Gesonula punctifrons and Pseudomorphacris hollisi as 
outgroup species. In the sequences obtained: A% + T% was about 70.3% and 30 nucleotide sites were substituted 
Cabout 6.9% 2, among which only 5 substitutions resulted in the variation of amino acids. In the case of every amino ac- 
id code; А% + T% in the third site was much higher than the other two sites» reaching about 90.4% . The NJ tree sug- 
gests that different individuals from the 9 areas in China were distributed in different clusters» but no clear relationships 
between haplotypes and geographic regions could þe inferred. Since the branches of clusters are parallel; there is no evi- 
dent difference between different areas. 
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小 稻 蝗 Oxya intricata (SAD ЖЕ H Orthoptera 
ШАА R} Acridoidea PE 8 88 Ж) Catantopidae #8 НЕ JE 
Oxya， 我 国 的 小 稻 蝗 主要 分 布 于 长 江 以 南 地 区 ， 
在 国内 15 个 省 区 有 其 分 布 ， 其 栖息 环境 多 为 稻田 
及 湿度 较 大 的 地 方 ， 是 一 种 重要 的 经 济 昆虫 ， 尚 具 
有 一 定 的 营养 价值 ， 但 当 其 大 发 生 时 会 对 农作物 主 
要 是 禾 本 科 类 植物 造成 为 害 。 了 解 小 稻 蝗 不 同 地 理 
区 域 间 的 系统 进化 关系 ， 对 于 其 利用 和 防治 会 起 到 
重要 的 作用 。 以 往 对 小 稻 蝗 的 研究 主要 集中 于 形态 
学 和 细胞 学 等 ， 应 用 线粒体 DNA 作为 分 子 进 行 系 





统 进化 方面 的 研究 还 窗 窗 无 几 。 

动物 的 线粒体 DNA Сырма? 具有 结构 简单 ， 
序列 和 组 成 一 般 较 为 保守 ， 易 于 操作 ， 母 系 遗 传 ， 
单 找 贝 ， 含量 丰富 等 特点 ， 人 类 mDNA 的 进化 速 
率 是 单 拷贝 核 DNA 895-1048 (Brown et al.» 
1979, 19812, ЕЖ) mDNA 是 单 链 环 状 分 子 ， 比 
人 类 mtDNA 进化 速率 慢 ， 在 谱系 间 、 基 因 间 以 及 
基因 内 部 都 有 所 不 同 ， 平 均 进 化 速率 是 单 拷贝 核 
DNA 的 1~2 倍 ， 长 度 从 16 kb 到 20 kbb 左右 ， 包 括 
12 或 13 个 编码 乍 白 质 的 基因 ， 其 中 细胞 色素 b 基 
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因 是 目前 结构 和 功能 研究 得 最 为 清楚 的 基因 之 一 
(Gray, 1989; Moritz，1986 )。 

用 mDNA 作为 标记 ， 研 究 昆 虫 的 系统 发 育 近 
年 来 发 展 很 快 。 目 前 已 对 果 量 Drosophila yakuba 
CClary，1985$》 和 D. Melanogaster (Lewis, 1995), 
冈比亚 按 蚊 Anopheles gambiae (Beard et аі.» 1993). 
四 斑 按 娄 A. quadrimaculatus 《Mitchell，1993)， 意 
大 利 蜜蜂 Apis mellifera (Crozier and Crozier，1993) 
JU KAF Locusta migratoria (Flook et аі.» 1995) 等 6 
种 昆 忠 的 线粒体 DNA 作 了 全 序列 测定 。 国 内 也 陆 
续 有 一 些 相关 研究 报道 ， 黄 原 〈1998》 认为 昆虫 
mtDNA 的 平均 进化 速率 具有 与 高 等 动物 不 同 的 特 
Ro HERBI mDNA 语 含 A+T。 陈 永久 等 〈1999) 
采用 非 损 伤 性 取样 技术 测定 了 5 种 绢 蝶 的 线粒体 
СОМА) 细胞 色素 b 基因 部 分 片段 ， 通 过 比较 构建 
分 子 系统 树 ， 得 到 与 形态 学 一 致 的 结果 。 


本 实验 以 实验 室 保存 的 小 稻 蝗 干 标本 为 材料 ， 
测定 了 来 自 中 国 9 个 不 同 地 理 区 域 小 稻 蝗 的 线粒体 
DNA 细胞 色素 b ЖУ, НЕ 
#8 Pseudomorphacris hollisi 7U F $È Gesonula punctifrons 
作 外 和 群 ， 构 建 分 子 系统 树 ， 以 期 从 分 子 水 平 获得 它 
们 的 系统 进化 关系 ， 并 为 其 利用 与 防治 提供 分 子 生 
物 学 方面 的 依据 。 


1 材料 和 方法 


11 Шай 

本 实验 所 用 的 昆虫 除 曲 尾 似 橄 蝗 用 固定 的 精 梨 
为 材料 外 ， 其 余 9 个 不 同 地 理 区 域 的 小 稻 蝗 和 笠 蝗 
均 采 用 实验 室 保 存 的 干 标本 取 后 足 股 节 为 材料 ， 提 
RA DNA。 所 用 标本 情况 见 表 1. 


表 1 研究 样本 来 源 、 数 量 及 代号 
Table 1 Origin, number апа code of Oxya intricata specimens analysed 





种 名 采集 地 个 数 代号 采集 日 期 
Species Sites Number Code Collection date 
ЈЕ 0. intricata 浙江 杭州 Hangzhou» Zhejiang 5 HI，H4 ~ H7 1996. 8 
ЈЕ О. intricata 浙江 温州 Wenzhou, Zhejiang 3 %/3, W7, 5/8 1996. 8 
ЈЕ О. intricata 四 川 会 东 Huidong，Sichuan 6 52-54, 56-58 1992. 8 
ЈЕ О. intricata 江西 订 潭 Yingtan，jJiangxi 4 Л ~ 33, Б 1996. 8 
ЈЕ О. intricata 陕西 镇 巴 ?лепһа» Shaanxi 6 ВІ ~ B6 1999. 9 
ЈЕ О. intricata 福建 厦门 Xiamen, Fujian 3 ХІ ~ X3 1998. 8 
ЈЕ О. intricata 福建 福州 Fuzhou, Fujian 3 F1, F2, F8 1996. 8 
ЈЕ O. intricata ПІЛІНЕЛЕ Wangcang，Sichuan 2 СІ ~ С2 1997. 8 
"MIERE O. ілігісша 海南 尖峰 Jianfengs Hainan 1 М 1991. 11 
FAE С. punctifrons 福建 邵武 Shaowu， Fujian I Yu 1996. 8 
HERE P. holisi 云南 动 腊 Мепрја, Yunnan 1 Ош 1989. 8 
1.22 总 DNA 提取 表 2 小 稻 蝗 线粒体 DNA 细胞 色素 b 区 域 PCR 和 测序 的 引物 
挑选 尽量 完整 且 无 形态 损伤 的 于 标本 ， 取 其 后 Table 2 Primers used for РСК and sequencing of 
足 股 节 ， 用 TE (рН 9.0) 浸泡 24h 以 上 ， 弃 TE， DO 
前 碎 材 料 ， 固 定 的 曲 尾 似 柚 蜂 的 精 业 材料 用 无 菌 水 вее р аа 
СВІ 5'-ТАТСТАСТАССАТСАССАСАААТАТС-3' 10908 —10933 (12 
浸泡 48 hb， 然后 按 传统 的 酚 / 氧 仿 法 提取 总 DNA, CB2 5”-АТТАСАССТССТААТІТ A TTAGGAAT-3 11367—11392 (H) 


溶解 后 分 装 ， 于 - 2069. 

1.3 PCR 扩 增 线粒体 DNA 细胞 色素 b 基因 片段 
PCR 扩 增 的 目的 片段 为 线粒体 DNA 细胞 色素 

基因 编码 区 中 433 bp 的 一 段 序列 。 扩 增 引物 为 昆 

虫 通用 引物 ， 其 设计 参考 Simon (19940, ЗІ AE 

海 生 工 生 物 工程 有 限 公 司 合成 。 引 物 1 和 引物 2 的 

序列 及 在 果 晤 mtDNA 中 的 位 置 分 别 见 表 2. 


х 在 果 蝇 线粒体 中 的 位 置 。 工 表示 轻 链 序列 ， 开 表示 重 链 序列 Re- 


ering as Ну” в mtDNA position. L stands for light strand，and Н for high 
strand 

每 一 样品 的 扩 增 体积 为 50 м1, Р3% 50 mmol/L 
KCl; 10 mmol/L Tris (pH 8.3) 1.5 mmol/L MgCl,» 
0.19 ЯЯ, 0.25 mmol/L dNTP, 0.6 umol/L 的 2 种 引 
ЙІ, 1.50 Tag DNA RAM, 2,41, СЁ 20 ~ 50 ng 
DNA) ЖОН. 
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ГЕН»: 940 АРЕ 4 min，40 个 循环 ， 
包括 ода) 50 5, 48%ЈЕ К 60 ѕ, 72 ИЯ 60 s, 
最 后 在 72% 充 分 延伸 $ тіп». РСК 反应 在 基因 公司 
РТС-200 扩 增 仪 中 进行 。 扩 增产 物 用 1.2% 的 琼脂 
糠 凝 胶 电泳 检测 其 大 小 、 纯 度 及 亮度 。 

1.4 PCR 产物 回收 、 测 序 

对 于 扩 增 效果 良好 且 足 量 的 样品 进行 回收 。 回 
收 用 进口 琼脂 糖 (Spanish) 制备 电泳 凝 胶 ， 具 体操 
ЕРЕЖЕ НЕН А АСЕ САЛ АР 
进行 。 回 收 产物 用 核酸 浓度 测定 仪 定量 ， 对 于 浓度 
达 100 ng/L 的 纯化 样品 委托 大 连 宝生 物 有 限 公 司 
测序 。 序 列 分 析 仪 为 ABI 公司 377 型 全 自动 序列 分 
析 仪 。 

1.5 DNA 序列 数据 的 处 理 

得 到 的 序列 用 Dnastar Package 中 的 Edit seq 软 
件 进 行 编辑 ， 前 切 掉 引 物 部 分 ， 经 过 核对 校正 得 到 
的 序列 用 Dnastar Package 中 的 Megalign 进行 排序 、 
比较 、 保 存 ， 在 Dnasp3.0 软件 中 经 格式 转换 并 统 
计 序 列 的 单 倍 型 ， 序 列 相 同 的 视 为 同一 单 倍 型 。 在 
Mega 〈Version2.1，2001) 软件 中 计算 核 昔 酸 使 用 
频率 ， 基 于 Kimura-2-Parameter 双人 参数 模型 ， 用 
Neighbor Joining 法 构建 单 倍 型 分 子 系统 树 ， 并 用 
Boot-strap 1000 检验 分 子 系统 树 各 分 枝 的 置信 度 ， 
DNA 序列 变异 中 的 转换 和 站 换 赋予 相同 的 加 权 值 。 
2 ”结果 
21 细胞 色素 b RIX DNA 序列 组 成 及 变异 

小 稻 蝗 9 个 不 同 地 理 区 域 33 个 样本 的 mDNA 
细胞 色素 b 基因 433 bp 的 序列 被 测定 ， 据 文献 报 
道 ， 许 多 生物 包括 昆虫 类 群 等 存在 核 中 线粒体 假 基 
(Zhang and Hewitt，1996)， 我 们 的 研究 结果 表 
9: (1) PCR 扩 增 总 是 产生 大 小 相同 的 一 条 带 ， 大 
27 485 bp《〈 包 括 引 物 长 度 )， 没 有 其 他 条 带 的 影响 ; 
(2) 经 序列 核对 及 毛 基 酸 转换 ， 没 有 缺失 、 插 入 或 
终止 密码 子 出 现 。 因 此 ， 我 们 所 得 到 的 序列 应 该 是 
线粒体 DNA 序列 ， 而 非 核 中 线粒体 假 基因 干扰 。 

经 氨基 酸 转换 分 析 ， 确 认 所 测序 列 第 1 位 点 为 
前 一 密码 子 的 第 3 位 点 ， 为 便于 软件 分 析 从 该 片段 
第 2 核 苷 酸 位 点 算 起 一 共 为 432 bp。 对 得 到 的 小 稻 
BERI 33 条 序列 进行 软件 分 析 ， 共 得 到 25 个 不 同 的 
单 倍 型 《序列 见 图 1)， 单 倍 型 的 分 布 为 : 温州 的 2 
个 个 体 、 福 州 、 厦 门 和 镇 巴 各 1 个 个 体 有 相同 的 单 
们 型， 福州 和 海南 各 自 的 1 个 个 体 有 相同 的 单 倍 
型 ， 四 川 的 2 个 个 体 和 杭州 的 2 个 个 体 各 自 有 相同 
的 单 倍 型 ， 其 余 各 个 个 体 单 独 有 单 倍 型 )。 经 比较 





共 检 测 出 30 个 变异 位 点 ， 约 占 核 苷 酸 总 数 的 
6.9% ， 多 数 变异 发 生 在 密码 子 的 第 3 位 点 上 ( 占 
80%)， 第 1 位 次 之 ， 占 16.7%， 第 2 位 点 最 少 ， 
仅 占 3.3%。 没 有 发 现任 何 碱 基 的 缺失 或 插入 ， 其 
中 A、T、C 和 G&G 的 碱 基 平 均 含 量 分 别 为 31.0%、 
39,3%. 17.2% 和 12.5%, A+T Ғ в & 7 
70.3%, ПІ G+ C 含量 只 有 29.7%。 就 每 个 氨基 酸 
密码 子 来 看 ， 第 3 位 点 的 A+T 平 均 含 量 较 高 ， 达 
90.4%， 第 1 位 点 为 57.4%， 第 2 位 点 为 63.2%。 

用 МЕСА 软件 统计 两 两 序列 之 间 的 核 音 酸 蔡 换 
数 ， 发 现 小 稻 蝗 线粒体 DNA 细胞 色素 b 基因 部 分 
序列 不 同 单 倍 型 之 间 核 苷 酸 的 蔡 换 数 最 大 为 15, 
最 小 为 1， 其 中 转换 数 明显 高 于 颠 换 数 ， 颠 换 中 只 
有 A 与 T、A 与 C 之 间 的 颠 换 发 生 ， HATSO 
C 与 G 之 间 的 颠 换 ， 序 列 之 间 的 TS/TV 值 最 高 六 
12.00《 江 西 2 与 四 川 2 之 间 )， 最 低 为 0， 即 没有 
кн, RARP. 
2.2 和 氨基酸 组 成 及 变异 

用 МЕСА 软件 对 小 稻 蝗 25 个 单 倍 型 的 氨基 酸 
组 成 进行 了 分 析 ， 在 432 bp 的 核 音 酸 序列 编码 的 
144 个 氨基 酸 中 ， 仅 有 5 个 发 生变 异 ， 占 3.5%。 
2.3 系统 进化 树 

以 曲 尾 似 橄 蝗 和 芋 蝗 为 外 群 构建 9 个 不 同 地 理 
区 域 小 稻 蝗 33 个 个 体 25 个 单 倍 型 的 NJ 分 子 系统 
Ж, Вооі-ѕітар 1000 循环 检验 结果 表明 最 高 和 最 低 
置信 度 分 别 为 100 和 29 (2). 

NJ 树 显示 ，33 个 个 体 大 体 上 分 别 聚 在 3 TE 
要 簇 群 中 ， 四 川 会 东 种 群 的 一 个 单 倍 型 S8 较为 特 
殊 ， 单 独 成 枝 ， 以 极 高 的 置信 度 〈100%)》 构 成 聚 
KEN: 会 东 种 群 的 男 3 个 单 倍 型 52、54 和 56 以 
66 纺 的 置信 度 与 其 他 单 倍 型 相聚 ， 构 成 聚 类 钨 下 ; 
RE 工 由 5 个 种 群 17 个 个 体 的 14 个 单 倍 型 构 
成 ， 聚 类 开 包 括 4 个 种 群 11 个 个 体 的 7 个 单 倍 型 。 
其 中 ， 浙 江 杭 州 种 群 仅 出 现在 聚 类 能 TI ， 陕 西 镇 巴 
种 群 除 1 个 个 体 与 浙江 温州 和 福建 福州 的 个 体 具 有 
相同 的 单 倍 型 而 聚 于 本 簇 外 ， 另 外 的 5 个 个 体 均 出 
现 于 聚 类 徐工 中 ， 四 川 会 东 种 群 较为 特殊 ， 除 1 个 
单 倍 型 S7 ТОПУК, Ва 5 个 单 倍 型 单独 成 梳 。 
总 之 ， 相 同 地 域 的 个 体 之 间 相聚 的 几率 相对 要 大 一 
些 ， 跨 地 域 不 同 个 体 之 间 也 可 以 很 高 的 置信 和 度 相 
聚 ， 但 总 体 上 看 ， 除 四 川 会 东 种 群 的 1 个 个 体 58 
较为 特殊 外 ， 其 余 小 稻 蝗 不 同 群体 在 聚 类 中 分 校 不 
明显 ， 呈 现 出 一 种 平行 式 的 分 布 关 系 ， 并 没有 显示 
出 与 地 理 分 布 一 致 性 的 结果 。 
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图 1 MEH 25 个 单 倍 型 及 2 个 外 群 mtDNA 细胞 色素 b 基因 432 bp 序列 
Fig.l 432 bp DNA fragments of mitochondrial cytochrome b gene of 0. intricata апа two outgroup species 


3 讨论 


昆虫 的 线粒体 DNA 具有 较 高 的 A+T 人 含量， 其 
与 进化 间 的 关系 已 被 广泛 的 研究 过 Crozier and 
Crozier，1992; Hugall，1997)， 但 并 没有 得 到 一 致 
的 结论 。 本 文 显示 的 小 稻 蝗 线粒体 DNA 细胞 色素 
b 基因 部 分 片段 第 三 位 点 较 高 的 A+ 全 含量 与 氨基 
酸 序列 变异 之 间 的 关系 还 有 待 深入 研究 。 

本 实验 以 实验 室 保 存 的 小 稻 蝗 干 标本 为 材料 ， 
对 其 部 分 种 群 线粒体 рма 细胞 色素 b 基因 432 bp 
序列 进行 了 测定 、 分 析 ， 并 构建 NJ 分 子 系统 树 。 
在 我 国境 内 ， 小 稻 蝗 广泛 分 布 于 长 江 以 南 的 大 部 分 
水 稻 生 产地 区 以 及 禾 本 科 植 物 从 生 的 误 地 、 田 边 


等 ， 标 本 保存 容易 发 址 变质 ， 总 ОМА ЗЕҢ. РСК 
扩 增 ， 到 回收 、 测 序 等 一 系列 程序 ， 难 度 较 大 ， 且 
保存 的 标本 数量 有 限 ， 故 部 分 种 群 仅 得 到 1~ 2 条 
序列 。 从 软件 分 析 比 较 得 到 的 单 倍 型 的 分 配 来 看 ， 
单 倍 型 的 出 现 没 有 一 定 的 规律 可 循 ， 同 一 地 域 的 个 
体 之 间 出 现 相 同 单 倍 型 的 几率 相对 要 大 一 些 《 杭 
州 、 会 东 、 福 州 和 温州 各 有 2 个 个 体 有 相同 的 单 倍 
型 ;， 但 也 有 可 能 具有 和 较 大 的 变异 ， 比 如 认 潭 和 会 
东 各 自 的 1 个 个 体 〈 编 号 为 了 和 58) 与 该 种 群 其 
他 个 体 之 间 的 变异 就 较 大 ， 而 且 路 地 域 不 同 个 体 之 
间 也 有 可 能 具有 相同 的 单 倍 型 ， 比 如 温州 的 2 个 个 
体 、 福 州 的 2 个 个 体 和 镇 巴 的 1 个 个 体 具 有 相同 的 
单 倍 型 ， 福 州 和 海南 各 自 的 1 个 个 体 、 旺 区 和 镇 巴 
各 自 的 1 个 个 体 有 相同 的 单 倍 型 。 从 系统 树 的 分 艇 
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图 2 小 稻 蝗 细胞 色素 b 基因 432 bp 25 个 单 倍 型 NJ 分 子 系统 树 
Fig.2 № пее of Охуа intricata cytochrome b sequences from 25 haplotypes 
Еа 9 ЕМЕ. FA h EE 92 


Numbers indicate bootstrap confidence values，using С. punctifrons апа 


P. hollisi as outgroup species 


ENEH, ARRANZ АЈ — ER, (87 
同 种 群 间 的 关系 并 没有 得 到 与 地 理 分 布 相 一 致 的 结 
果 ， 彼 此 之 间 基 本 上 呈现 一 种 平行 式 的 分 布 。 空 间 
位 置 相距 较 远 的 群体 并 不 一 定 在 核 音 酸 序列 中 有 大 
的 差异 ， 而 较 近 种 群 间 和 同一 种 群 内 有 可 能 存在 较 
大 的 遗传 距离 ， 但 不 同 的 单 倍 型 与 两 个 外 群 的 遗传 
距离 基本 一 致 ， 为 0.15 10.20 < Ж. 

世界 范围 内 ， 小 稻 蝗 可 分 为 两 个 亚 种 ， 其 中 指 
明 亚 种 O. hyla hyla Serville 分 布 于 非洲 及 中 亚 地 
X, M O. hyla intricata 则 分 布 于 我 国 长 江 流域 以 
南 以 及 东南 亚 一 带 。Hollis (1971) $ 3} 75 8 R A 
行 全 面 的 订正 工作 ， 他 当时 就 已 经 注意 到 О. hyla 
intricata 形态 学 上 的 复杂 性 ， 指 出 该 亚 种 很 可 能 代 
表 了 一 个 超 种 ( supraspecies ) 或 一 个 姊妹 种 团 
Csibling species group}， 人 带 蔓 为 港 清 这 个 亚 种 的 分 类 
问题 ， 应 进行 一 些 统计 学 工作 ， 包 括 对 其 交尾 习性 


的 观察 、 细 胞 学 研究 及 杂交 实验 等 。 马 恩 波 等 
(2002) 在 研究 小 稻 蝗 属 的 C 带 核 型 时 ， 发 现 小 稻 
星 C 带 端 带 的 多 态 性 现象 ， 并 根据 不 同 染 色 体 上 
带 纹 分 布 的 不 同 ， 将 小 稻 蝗 区 分 为 端 带 类 和 少 端 带 
类 两 个 基本 染色 体 族 。 同 时 ， 选 取 4 个 种 群 对 分 子 
水 平 上 的 多 态 性 进行 分 析 ， 认 为 小 稻 蝗 具有 明显 的 
种 内 多 态 性 ， 从 染色 体 C 带 带 型 来 看 ， 本 研究 所 
选择 的 种 群 除 四 川 会 东 种 群 《 属 于 少 端 带 类 〉 外 均 
属于 端 带 类 小 稻 蝗 ， 四 川 会 东 种 群雄 性 个 体 后 足 股 
ЕНЕ, RERA EER Б Н 
小 稻 蝗 有 所 差别 ， 这 可 能 是 该 种 群 不 同 于 其 它 种 群 
而 单独 聚 为 一 梳 的 关键 所 在 ， 但 它 与 其 它 种 群 的 遗 
传 距离 《0.01 ~ 0.02) 仍然 是 种 内 差别 ， 属 于 种 内 
不 同 群体 间 的 关系 。 至 于 其 形态 上 的 差异 ， 可 能 后 
其 长 期 适应 生存 环境 有 关 。 

任 竹 梅 等 《2002a，2002b)》 用 线粒体 DNA 细胞 
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色素 b 432 bp 序列 对 日 本 稻 蝗 、 山 稻 蝗 种 内 关系 进 
行 初步 研究 ， 结 果 显 示 序 列 之 间 的 变异 相对 小 稻 蝗 
要 小 。 小 稻 蝗 mDNA 细胞 色素 b 部 分 序列 不 同 单 
售 型 的 核 蔡 酸 变异 从 单 核 茶 酸 的 变异 到 15 个 碱 基 
之 间 ， 山 稻 蝗 和 日 本 稻 蝗 的 变异 范围 分 别 为 单 核 苷 
酸 到 6 和 9 个 碱 基 的 变异 ， 另 外 ， 小 稻 蝗 序列 单独 
拥有 单 倍 型 的 几率 相对 要 高 ， 这 在 一 定 程度 上 显示 
了 其 特殊 性 。 

我 们 的 实验 结果 表明 ， 分 布 于 我 国 7 个 不 同 地 
理 区 域 的 小 稻 蝗 并 没有 受到 地 理 环境 的 影响 ， 不 同 
的 群体 之 间 在 遗传 物质 上 有 着 较 大 的 保守 性 。 这 可 
能 是 由 以 下 几 个 因素 造成 的 ;第 一 ， 细 胞 色素 b 基 
因由 于 编码 各 白质 存在 着 功能 上 的 约束 性 ， 小 稻 蝗 
各 群体 之 间 没 有 达到 足够 的 变异 ， 需 选择 进化 速率 
更 快 的 遗传 标记 来 研究 各 居 群 的 演化 B, ER 
的 进化 呈现 出 一 种 简单 的 爆炸 式 的 辐射 状态 
(Flook апа Rowell，1998)， 各 居 群 间 存 在 着 广泛 的 
基因 交流 和 融合 ， 尽 管 小 稻 蝗 迁 飞 能 力 弱 ， 但 也 不 
能 排除 其 它 因 素 象 水 流 、 风 力 、 水 土 流失 等 而 和 邻 
近 地 区 的 同 种 发 生 基因 交流 ;第 三 ， 本 研究 选择 的 
7 个 种 群 从 C 带 带 型 上 均 属 端 带 类 小 稻 蝗 ， 而 且 有 
的 种 群 由 于 标本 较为 困难 ， 研 究 个 体 数 相对 较 少 ， 
还 需 增 加 种 群 数量 和 标本 数 进 一 步 进行 探讨 。 另 
外 ， 种 群 间 突变 和 遗传 漂 变 也 是 存在 的 《Slatkin; 
1987)， 这 在 一 定 程度 上 影响 结果 分 析 的 代表 性 。 
本 工作 在 一 定 程 度 上 为 小 稻 蝗 的 系统 演化 提供 了 分 
子 生物 学 方面 的 证 据 。 
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